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図 4 : 種の進化とオーソログの進化 





タンパク質 A1と A2はオーソログ 























































図 8 : 共進化のメカニズム 
 





































	 本研究で用いるタンパク質のアミノ酸配列データはすべて NCBI の RefSeq データ
ベース[9]から取得した。RefSeq データベースに登録されている生物種のうち、45,000
個以上のアミノ酸配列データを持つ哺乳類 13 種のデータを用いて研究を行った。 
 
















検索する。生物種 A のタンパク質と B のタンパク質がお互いに最も相同性が高かった
場合のみ、両者がオーソログであると同定する。 
 





































 13 種すべての哺乳類でオーソログが同定されたヒトタンパク質は 9,611 個となった。
そのうち距離行列の値がすべて 0 となっているタンパク質を除外し、結果として 9,439
個の系統樹を得た。 
 




























をそれぞれ距離行列の要素の平均値とすると以下のように計算できる。 𝑟 =  (𝐴!  −  𝐴)(𝐵!  −  𝐵)!(𝐴!  −  𝐴)!! (𝐵!  −  𝐵)!!  
 









3.1.2 GTP Algorithm 














変形させることで系統樹の形を揃える。まず系統樹 A の持つエッジのうち、B のエッ
ジと対応しないものを長さが 0 になるまで縮める。その後新しく B のエッジと対応す
るエッジを伸ばすと、系統樹 A の分岐が B と等しくなる。したがって系統樹の形を揃
えるコストは対応しないエッジの長さの和となる。 
 







図 12 : 系統樹間でのエッジの対応 
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図 14 : エッジの長さを揃える場合の系統樹の変形 
 













	 対応するエッジをもつ系統樹の空間を見ると、対応していないエッジの長さが 0 とな
る点に対応する系統樹はどちらの空間にも存在できる。そのため対応するエッジをもつ
系統樹の空間は対応しないエッジの長さが 0 となる点で接続することができる。このよ
うに象限を接続させることで Tree Space は構築されている。 
 
図 16 : 象限の結合 
 
	 対応するエッジを持たない系統樹を Tree Space に対応させると、二点間を結ぶ経路
は複数考えられる。図 17 では赤の矢印で結ばれる経路が最短となる。GTP Algorithm
は再帰的に経路を探索することで最短経路を求め、その経路の距離を計算する。 
 





セットとして ROC 曲線の作図を行った。 
 






















図 19 : GTP Algorithm と MirrorTree の予測精度 
 
 17 
	 GTP Algorithm, MirrorTree ともに正解セットとそれ以外のタンパク質ペアでスコ






図 20 :相互作用の有無によるスコア分布の比較 
 




















































4.1 GTP Algorithm の問題点と改善案 





	 しかし一方では図 23 のように、MirrorTree のほうがよりよく評価できていた相互作
用タンパク質ペアもあった。このように分岐がほとんど一致している場合でも、系統樹
間でエッジの長さが大きく異なる場合は系統樹の変形コストは大きくなってしまうた













図 25 : 大きさが異なる系統樹と距離行列 
 


















	 よって、すべてのエッジの長さを 0 にする場合の変形コストが一定の値になる、つま
り Tree Space の原点からの距離がすべての系統樹で等しくなるよう系統樹のエッジの


























ように変化させると、距離行列では 10 個の要素のうち 6 個の値が大きくなる。一方で
系統樹では一本のエッジのみが長くなる。 
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